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celular  Jurkat y en  los  linfocitos T normales activados, y que  son  secretados al exterior 




normales  activados,  dentro  de  unos  compartimentos  denominados  cuerpos 
multivesiculares (MVB) (Monleón et al., 2001). 
Nuestro  grupo  también  ha  realizado  un  análisis  proteómico  de  los  exosomas 
liberados por las células tumorales Jurkat y de los linfocitos T normales activados (Bosque, 
2005) donde se han encontrado diferencias en el contenido proteico de ambos. Una de 
las  proteínas  diferenciales  encontradas  en  células  Jurkat  y no  en  linfocitos  T  normales 
activados ha  sido VCP  (p97)  (datos no publicados). VCP, entre otras muchas  funciones, 





Por  otra  parte,  como  ya  es  sabido,  el  mecanismo  de  acción  de  TRAIL  es  la 
inducción de la apoptosis a través de la vía extrínseca tras la unión a sus receptores pro‐
apoptóticos DR4  y DR5 en  las  células diana.  TRAIL es  capaz de  inducir  la  apoptosis en 
diferentes  tipos  celulares  tumorales humanos pero no en  células  sanas  lo que hace de 








este  ligando  mortal  así  como  su  secreción  y  la  contribución  de  TRAIL  expresado  en 
superficie  o  secretado  a  la  capacidad  citotóxica  de  linfocitos  T  normales  activados 
obtenidos  a  partir  de  sangre  periférica  antes  y  después  de  ser  reestimulados 
comparándolo con la expresión y secreción en células tumorales de estirpe hematológica. 
También se pretende profundizar en el estudio de los mecanismos de resistencia a 





1. Analizar  la  expresión  en  superficie  e  intracelular  de  TRAIL  en  linfocitos  T  normales 
activados obtenidos a partir de sangre periférica y comparar su expresión en  la  línea 
celular tumoral Jurkat. 
2. Analizar  in vitro el papel de TRAIL en  la muerte celular  inducida por  los  linfocitos T 
normales activados tras ser sometidos a reactivación. 




4. Generar  líneas  celulares  hematológicas  resistentes  a  TRAIL  mediante  cultivo 
mantenido en presencia de este ligando mortal. 







La  apoptosis  es  un  tipo  de  muerte  celular  que  se  produce  de  una  manera 
controlada,  siguiendo  un  patrón  de  ejecución  determinado  genéticamente.  A  nivel 
fisiológico,  la  apoptosis  es  un  proceso  fundamental  durante  el  desarrollo  en  época 
embrionaria, y en  la regulación de  los mecanismos homeostáticos y  la renovación de  las 
poblaciones celulares de tejidos en organismos adultos (Chowdhury et al., 2006). 
En  células en  cultivo,  las  células apoptóticas  se pueden diferenciar por distintos 
métodos, ya que presentan el denominado fenotipo apoptótico. Entre  las características 
mesurables de este  fenotipo  apoptótico encontramos principalmente: 1) exposición de 
fosfatidil‐serina  en  la  cara  externa  de  la  membrana  celular;  2)  caída  del  potencial 
mitocondrial; 3) condensación de la cromatina; 4) fragmentación nuclear; y 5) blebbing o 




identificado  12  caspasas  distintas.  Se  clasifican  en:  iniciadoras  (caspasas  2,  8,  9,10), 
ejecutoras (caspasas 3, 6, 7) e inflamatorias (caspasas 1, 4, 5) (Cohen, 1997). Las caspasas 
se  expresan  como  zimógenos  (procaspasas)  que  presentan  escasa  actividad.  Estas 
procascasas tienen que ser proteolizadas por proteasas o caspasas previamente activadas 
desencadenando  un  proceso  de  activación  en  cascada.  En  el  caso  de  las  caspasas 
iniciadoras esta activación proteolítica se produce por autoprocesamiento tras su unión a 
los  dominios mortales  de  distintas moléculas  adaptadoras.  En  el  caso  de  las  caspasas 
ejecutoras o inflamatorias, su activación se produce por el corte de una caspasa iniciadora 
previamente activada. 
Existen  dos  vías  principales  de  apoptosis,  la  vía  extrínseca  o  de  receptores 
mortales y la vía intrínseca o mitocondrial, aunque existe una conexión entre ambas y una 








La  vía  intrínseca  (también  denominada  mitocondrial)  se  activa  por  distintos 
estímulos  intracelulares  entre  los  que  se  incluyen  la  radiación  UV,  agentes 
quimioterapéuticos,  productos  víricos  o  bacterianos,  estrés  oxidativo,  deprivación  de 
factores de crecimiento, etc. 
Esta vía se encuentra regulada principalmente por las proteínas de la familia Bcl‐2 
que consta de proteínas que  inhiben  la apoptosis  (anti‐apoptóticas) o que  la  favorecen 
(pro‐apoptóticas).  La  inhibición  de  los miembros  anti‐apoptóticos  (Bcl‐2,  Bcl‐XL,  Bcl‐W, 
Mcl‐1) de  la familia Bcl‐2,  junto con  la activación de  los miembros pro‐apoptóticos (Bad, 
Bid,  Bik,  Blk,  BimL,  Puma,  Noxa)  induce  la  oligomerización  de  las  proteínas  pro‐
apoptóticas  Bak  y  Bax  (Cory  &  Adams,  2002).  Esta  oligomerización  provoca  la 
permeabilización de  la membrana mitocondrial  (MOMP) permitiendo  la  salida desde el 
espacio  intermebrana  de  la  mitocondria  al  citosol  de  una  serie  de  proteínas 
apoptogénicas  entre  las  que  se  encuentran  el  citocromo  C,  la  proteasa  de  serina 
HtrA2/Omi,  el  inhibidor  Smac/Diablo,  la  endonucleasa  endoG  y  el  factor  inductor  de 




Por otra parte, AIF  junto a endoG se  traslocan al núcleo e  inducen apoptosis de 
una manera independiente de caspasas. 
2.1.2 Vía extrínseca de la apoptosis 
Esta vía de  inducción de apoptosis  se activa por medio de  la  interacción de una 
serie de receptores de membrana con sus correspondientes ligandos de unión. 
Los ligandos mortales pertenecen a la superfamilia del Factor de Necrosis Tumoral, 




apoptosis. Cada  ligando mortal  tiene  su  correspondiente  receptor mortal específico.  El 
receptor de TNF‐α es TNFR y el de FasL es CD95/Apo1/Fas. Apo2L/TRAIL, a diferencia de 
los dos anteriores,  tiene dos  receptores pro‐apoptóticos, DR4  (TRAIL‐R1) y DR5  (TRAIL‐
R2). A nivel estructural, todos  los receptores son proteínas de membrana de tipo  I, con 
regiones  ricas  en  cisteína  (CRD)  en  su  parte  extracelular  y  un  dominio mortal  (Death 
Domain)  (DD)  en  su  región  intracelular.  El  mecanismo  de  transducción  de  la  señal 
apoptótica  comienza  cuando  un  homotrímero  de  ligando  mortal  se  une  a  su 
correspondiente  receptor  mortal  lo  que  provoca  a  su  vez  la  trimerización  de  los 
receptores. Tras esta oligomerización, a nivel citoplasmático se produce el reclutamiento 
de  proteínas  adaptadoras  que  poseen,  por  un  lado  un  dominio  mortal  de  unión  al 
receptor (DD), y por otro un dominio efectores de muerte (Death Efector Domain) (DED) 




  TRAIL  (también  denominado  Apo2L)  fue  descrito  de manera  independiente  por 
dos  grupos  distintos  como  un  ligando  mortal  capaz  de  inducir  apoptosis  por  la  vía 
extrínseca de manera independiente de Fas (Wiley et al., 1995; Pitti et al., 1996).  
  Al  igual  que  los  otros  miembros  de  la  familia  TNF,  TRAIL  es  una  proteína  de 
membrana de  tipo  II  compuesta por 281 aminoácidos  y  cuyo gen está  localizado en el 
cromosoma 3, posición 3q26. Su dominio extracelular C‐terminal presenta homología con 
los otros miembros de  su  familia, en  cambio el N‐terminal no.  El monómero de  TRAIL 
tiene un peso molecular de 32,5 kDa y de 41 kDa cuando está completamente glicosilado. 
TRAIL, de modo  similar a otros miembros de  la  familia TNF, es un homotrímero y cada 









Los  receptores mortales de  TRAIL, DR4  y DR5  son proteínas  transmembrana de 
tipo  I,  siendo  DR5  el  de mayor  actividad  pro‐apoptótica  (Gomez‐Benito  et  al.,  2007). 
Además de DR4 y DR5, TRAIL  tiene otros  receptores, DcR1 y DcR2, que  son  receptores 
señuelo y no  transmiten  la  señal apoptótica ya que  carecen de dominio  citoplasmático 






inicial en  la apoptosis  inducida por TRAIL es  la unión de un homotrímero de TRAIL a sus 
receptores DR4 o DR5. 
La  interacción de TRAIL con uno de ambos  receptores  induce su agrupación que 
reclutan  a  nivel  citoplasmático  a  la  proteína  adaptadora  FADD,  y  ésta  a  su  vez  a  las 
procascaspasas  iniciadoras  8  y  10,  la  cuales  promueven  el  ensamblaje  del  complejo 
multimolecular denominado DISC (Death Inducing Signalling Complex). 
FADD se une con su dominio DD al dominio DD de  los DRs dejando disponible el 





pudiendo  actuar  una  independientemente  de  la  otra. Algunos  autores  sugieren  que  la 
caspasa 10 puede ser la sustituta de la caspasa 8 (Kisckel et al., 2001). Sin embargo, otros 





















Dependiendo  del  tipo  celular,  la  activación  de  la  apoptosis  a  través  de  la  vía 
extrínseca  requiere  de  la  vía  intrínseca  (Scaffidi  et  al.,  1998).  Las  células  que  pueden 




de  la amplificación de  la señal apoptótica a través de  la vía mitocondrial (Li et al., 1998; 






es  capaz  de  activar  la  vía mitocondrial  a  través  de  Bax  y  Bak  y  la  salida  al  citosol  de 
citocromo C. 
La  vía  apoptótica  de  señalización  por  TRAIL  se  encuentra  regulada  a  distintos 
niveles para prevenir la activación de caspasas de manera no deseada. Por una parte, no 





papel  de  cFLIPL  es  controvertido.  La  mayoría  de  autores  afirman  que  cFLIPL  es  una 
proteína  antiapoptótica  que  actúa  de  manera  similar  a  cFLIPs  (Irmler  et  al.,  1997). 
Contrariamente, algunos autores describen a cFLIPL como una molécula proapoptótica, ya 
que media la activación autocatalítica de la caspasa 8 en el DISC (Mischeau et al., 2002). 
Otro  punto  de  control  en  la  cascada  apoptótica  viene  dado  por  XIAP  (X 
chromosome‐linked inhibitor of apoptosis), una molécula que se une a caspasa 3,7 y 9 y es 




es capaz de responder a  la señal apoptótica desencadenada por  la unión de TRAIL a  los 
DRs (Gonzalvez & Ashkenazi, 2010). 
Por  otra  parte,  modificaciones  postraduccionales  de  los  DRs  también  pueden 
modular  la  señal  apoptótica  inducida  por  TRAIL.  Entre  estas modificaciones  destaca  la 
glicosilación,  la  palmitolización  o  la  endocitosis  de  los  receptores  pro‐apoptóticos  por 
mecanismos dependientes de dinamina. 
Finalmente,  se  ha  descrito  que  TRAIL  también  es  capaz  de  inducir  señales  de 
supervivencia además de señales de muerte celular. En según qué tipos celulares, TRAIL 







continuación  se  van  a  comentar  algunas  de  ellas  relacionadas  principalmente  con  el 
sistema inmunitario. 
2.2.3.1 TRAIL y regulación inmune 
  TRAIL  tiene  un  importante  papel  en  la  regulación  de  la  respuesta  inmune  y  de 
hecho,  este  ligando  mortal  se  expresa  en  una  amplia  variedad  de  células  inmunes 
dependiendo  su  expresión  del  estado  de  activación  de  estas  células.  La  expresión  de 
Apo2L/TRAIL es baja en la superficie de PBLs humanos recién extraídos pero su expresión 
aumenta claramente durante el proceso de generación de blastos T (células T activadas) 
(Martinez‐Lorenzo  et  al.,  1998).  Aunque  los  linfocitos  T  CD4+  y  T  CD8+  no  activados 
expresan  DR4  y  DR5,  ambos  son  resistentes  a  la  apoptosis  mediada  por  TRAIL.  Sin 
embargo, si estos linfocitos se activan por IL‐2 se vuelven susceptibles a TRAIL (Wendling 
et al., 2000; Mirandola et al.,2004). 
TRAIL  está  implicado  en  la muerte  celular  inducida por  activación  (AICD) de  los 
linfocitos  T  (Martinez‐Lorenzo  et  al.,  1998).  La  AICD  de  los  linfocitos  T  generados  por 
expansión  clonal  es  un  mecanismo  implicado  en  la  homeostasis  de  toda  respuesta 
inmune  normal.  Este  proceso  es  dependiente  de  la  acción  de  los  ligandos  mortales, 
especialmente FasL  (Dhein et al., 1995), pero también TRAIL  juega un papel  importante 
en la AICD. La implicación de TRAIL en la AICD fue sugerida por Marsters y colaboradores 
(Marsters  et  al.,  1996)  quienes  demostraron  que  rAPO‐2L  induce  la  muerte  de  los 




  En  presencia  de  IL‐2,  la  unión  de  Apo2L/TRAIL  y  FasL  a  sus  correspondientes 
receptores  induce  la  inhibición de  la proliferación de  linfocitos T activados mediada por 







2   preferentemente en  la subpoblación de CD8+,  induciendo un arresto del ciclo celular 
en la fase G2/M (Bosque et al., 2005). 
  También  se  ha  descrito  in  vivo  que  TRAIL  juega  un  papel  importante  en  la 
homeostasis de las linfocitos T CD8+. En condiciones normales, la expansión de linfocitos 
T CD8+ ocurre gracias a  la ayuda de  los  linfocitos T CD4+. Como  consecuencia de esta 
primera expansión de linfocitos T, se genera una población de células T CD8+ memoria, la 
cual es capaz de llevar a cabo una segunda expansión clonal una vez son reestimuladas sin 
necesidad de  la cooperación de  los  linfocitos T CD4+. Sin embargo,  los  linfocitos T CD8+ 
expandidos en ausencia de  la ayuda de  los  linfocitos T CD4+  son  incapaces de  llevar a 





de autoantígenos o por defectos en  la  regulación de  la  respuesta  inmune. Los mayores 
protagonistas en este tipo de enfermedades son  los  linfocitos T autorreactivos  lo cuales 
son capaces de atacar a las propias células del organismo y causan una respuesta inmune 
patológica en ausencia de  infección. La señalización vía TRAIL parece estar  implicada en 
una  amplia  variedad de enfermedades  autoinmunes  y puede  ser  capaz de modular  las 
enfermedades autoinmunes. A pesar de que los ratones knockout de TRAIL o TRAIL‐R no 
desarrollan  enfermedades  autoinmunes  espontáneas  sí  que  son  más  susceptibles  a 
enfermedades  autoinmunes  experimentalmente  inducidas  (Lamhamedi‐Cherradi  et  al., 
2003). 
Por  otra  parte,  se  ha  demostrado  que  TRAIL  es  capaz  de  inhibir  enfermedades 








  Desde  su  primera  descripción  se  observó  que  TRAIL  inducía  apoptosis  en  una 
amplia variedad de células tumorales pero no en células normales, por lo que se convirtió 






sea  TRAIL  o  en  mDR5  (el  único  receptor  ortólogo  de  ratón  de  DR4  y  DR5  humano) 
muestran una mayor susceptibilidad a la tumorogénesis (Jonhstone et al., 2008). Muchos 




2002),  ejerciendo  tal  vez  una  presión  inmunoselectiva  maligna.  Por  este  motivo,  es 
necesario  identificar  que  tumores  pueden  ser  sensibles  al  uso  de  terapias  basadas  en 
TRAIL, mediante  la  identificación  de  biomarcadores  celulares  predictivos  (Yang  et  al., 
2010). 
2.3. MECANISMOS DE SECRECIÓN DE LOS LIGANDOS MORTALES 
Durante  los  estudios  de  la  implicación  de  los  ligandos mortales  en  la  AICD  se 
observó  que  la  secreción  de  FasL  y  TRAIL  solubles  que  se  encuentran  preformados  se 
produce tras  la reestimulación de blastos T a través de su TCR  (Martinez‐Lorenzo et al., 
1996; Martinez‐Lorenzo et al., 1999). Tanto FasL como TRAIL son liberados al medio como 














Figura 2. Representación esquemática de  la secreción de  los  ligandos mortales  (FasL y TRAIL) asociados a 
exosomas (sg. Anel A. & Martinez‐Lostao L. Recent Patents on Inflamm .& Allergy Drug Discov.  (2011)). 
 
  Estas microvesículas  son  liberadas  al medio  tras  la  reactivación  y  contienen  un 
mayor valor citotóxico que  las  formas proteolizadas, sugiriendo que  la proteólisis actúa 
como un mecanismo de regulación negativa (Martinez‐Lorenzo et al., 1999). 
  Las  microvesículas  preformadas  están  localizadas  en  un  principio  dentro  de 
cuerpos  multivesiculares  (Martinez‐Lorenzo  et  al.,  1999),  similares  a  las  que  se 
encuentran en  las células presentadoras de antígenos  (APC), que  reciben el nombre de 
exosomas  y  que  contienen  las  proteínas  de  membrana  correctamente  orientadas.  El 
hecho  de  que  contengan  FasL  y  TRAIL  posicionado  correctamente  indica  que  tiene  un 
proceso de formación similar al de los exosomas que contienen MHC II de las células APC. 
  Poco  tiempo  después  de  la  reestimulación,  los  cuerpos multivesiculares migran 
hacia la membrana plasmática de la célula con la cual se fusionan, liberando los exosomas 
internos  intactos.  El  mecanismo  de  secreción  de  los  ligandos  mortales  unidos  a 





por  lo  que  se mantiene  la  concentración  local  y  de  este modo  se  limita  la  acción  de 
inducir  la  muerte  de  manera  autocrina  y  paracrina  a  las  células  vecinas  durante  la 
regulación de la respuesta inmune (Martinez‐Lorenzo et al., 1999; Monleón et al., 2001). 
  Por  otra  parte,  en  el  caso  de  FasL  se  ha  descrito  la  existencia  de  distintas 
metaloproteasas capaces de procesar FasL expresado en  la  superficie de distintos  tipos 
celulares generando una  forma  soluble de  FasL  (Mitsiades et al., 1998, Kayagaki et al., 
1995). Sin embargo el papel de esta forma soluble de FasL es controvertido. Mientras que 
en  algunos  casos  se ha  reportado que  la  forma  soluble de  FasL  generada es  citotóxica 
(Powell et al., 1999), en otros casos parece que esta forma soluble supone un mecanismo 
de  regulación  negativa  de  la  capacidad  pro‐apoptótica  de  FasL  asociado  a membrana 
(Schneider et al., 1998; Tanaka et al., 1998).  
  En  lo referente a TRAIL y dadas  las similitudes que muestra en distintos aspectos 
con  FasL,  se  piensa  que  debe  existir  una  metaloproteasa  que  pueda  cortar  TRAIL 
expresado en la superficie celular sin embargo por el momento no se ha identificado esa 
metaloproteasa putativa. En este sentido, se ha descrito que a diferencia de FasL, no se 
produce  un  aumento  de  TRAIL  en  superficie  tras  el  tratamiento  con  inhibidores  de 
metaloproteasas  (Mariani et al., 1998),  lo que supone que TRAIL no se  libera como una 
proteína soluble en condiciones fisiológicas. 
2.4. EXOSOMAS Y VCP 
Los  exosomas  son  estructuras  esféricas  de  entre  40  y  100  nm  de  diámetro.  La 
composición  lipídica parece ser común a  la de  todos ellos, enriquecidos en colesterol y 
esfingomielina.  En  cambio  la  composición  proteica  (citoplasmática  y  de membrana)  es 
variable y depende del tipo de célula de la que proceda y de la función que tenga. Se han 
descrito más de 70 proteínas asociadas a estas microvesículas, muchas de ellas comunes 
(en  todos  los exosomas), pero otras específicas de  las  células de procedencia  (Bosque, 
2005).  Se  postula  que  la  composición  común  a  todas  estas  estructuras,  tanto  lipídica 
como  proteica,  podría  actuar  como  señal  de  salida  de  la  célula;  y  que  las  proteínas 





Los  exosomas  se  encuentran  almacenados  dentro  de  un  compartimento  celular 
denominado cuerpo multivesicular (MVB) que difiere del resto de compartimentos, como 
pueden ser  lisosomas o endosomas. El origen de este compartimento es endosomal y  la 




et al., 1996),  células dendríticas  (Zitvogel et al., 1998)  y  linfocitos T  (Martinez‐Lorenzo, 
1999, Monleón  et  al.,  2001).  La  liberación  de  FasL  y  Apo2L/TRAIL  en  la  superficie  de 
microvesículas  es  el  mecanismo  principal  de  acción  de  la  AICD  de  los  linfocitos  T 
(Martinez‐Lorenzo et al., 1996; Martinez‐Lorenzo et al., 1998). 
VCP  o  p97  es  una  ATPasa  de  tipo  II  AAA  que  se  caracteriza  por  presentar  dos 
dominios  ATPasa  AAA  conservados  (Neuwald  et  al;  1999).  Es  una  proteína  ubicua, 
esencial y muy abundante en las células (representa el 1% de la proteína total celular). Se 
ha  demostrado  que  juega  un  papel  importante  en:  1)  degradación  de  proteínas  de 
membrana  y  proteínas  secretoras mal  plegadas;  2)  reensamblaje  de  la membrana  del 
Aparato  de  Golgi;  3)  transporte  de  membranas;  4)  regulación  del  ensamblaje  de 
miofibrillas; 5) división celular; 6) formación de agregados proteicos y, 7) maduración del 
autofagosoma. 
Se  cree  que  el  amplio  rango  de  funciones  deriva  de  la  habilidad  de  desplegar 
proteínas o desensamblar complejos proteicos pero se desconoce el mecanismo concreto 
de acción de p97 (Cho et al., 2011). 
El análisis proteómico de  los exosomas  liberados  tras  la activación de  las células 
Jurkat  determinó  un  alto  contenido  de  la  proteína  VCP.  Por  el  contrario,  VCP  no  se 
encontró en el contenido proteico de  los exosomas  liberados  tras  la reactivación de  los 
blastos T (Datos no publicados). 

























Las  líneas  celulares  se  cultivaron  a una densidad de 1,5‐2x105  células/mL, en el 






centrifugaron  6x106  células  a  1.200  rpm  durante  5  minutos.  Después  se  eliminó  el 
sobrenadante y  las células se resuspendieron en 500 μL de medio completo con un 10% 










minutos a 1.200  rpm, se decantó el sobrenadante, el pellet se  resuspendió en 5 mL de 
medio completo y se trasvasó a un frasco de cultivo que se incubó a 37ºC en aire saturado 
de  humedad  con  un  5%  de  CO2.  En  los  días  sucesivos  se  controló  la  densidad  de 




que  tiñe  el  interior  de  las  células  muertas,  las  cuales  han  perdido  su  integridad  de 
membrana. Para el contaje se mezclaron 50 μL de suspensión celular y 50 μL de solución 
azul de Trypan  (azul Trypan al 0,4% en NaCl 0,15M). Esta mezcla  se depositó  sobre un 
hemocitómetro  y  se  realizó  el  contaje  celular  con  un  microscopio  óptico  (Optiphot, 
Nikon). 





      DC: Densidad celular 
      104: Ajuste del tamaño de la cámara 




celulares  H929  y  MM1S.  Para  ello,  se  sembraron  ambas  líneas  celulares  a  una 









Se  aislaron  linfocitos  procedentes  de  sangre  periférica  (PBLs:  Peripherical  Blood 
Cells) mediante  centrifugación  en  gradiente  de  Ficoll  de  sangre  total  heparinizada  de 
donantes sanos obtenida del Hospital Lozano Blesa. 
3.1.3.1 Ficoll 
La  técnica  de  Ficoll‐Hypaque  es  un método  de  centrifugación  por  gradiente  de 
densidad para separar linfocitos del resto de células sanguíneas.  
La  sangre  total  recibida  se  diluyó  en  proporción  1:1  en  tampón  PBS  (tampón 
fosfato  salino: NaCl, K2HPO4, KH2PO4),  se depositó  suavemente  sobre el  reactivo  Ficoll‐
Hypaque  (GH Healthcare)  en  una  proporción  2:1  (sangre  diluida:  Ficoll‐Hypaque)    y  se 
centrifugó a 1.200 rpm sin freno a temperatura ambiente durante 20 minutos. 
Posteriormente, se  recolectó  la capa de PBLs y se  lavaron con  tampón PBS para 
eliminar plaquetas y restos de Ficoll‐Hypaque. Tras lavar las células se resuspendieron en 
RPMI 1640 con 10% de SFB decomplementado  (sometido a un baño de 56º durante 30 
minutos  para  inactivar  el  complemento).  Este  medio  se  denominó  medio  completo 
decomplementado. 
Se  tomó  una  alícuota  para  determinar  la  concentración  y  viabilidad  celular 
mediante tinción con azul Trypan. 
3.1.3.2.Generación de Blastos T 
A partir de  los PBLs se generaron  linfocitos T activados  (blastos T). Para ello,  los 
PBLs  se  cultivaron  a  una  densidad  de  2x106células/mL  con  5μg/mL  de 
fitohematoaglutinina  (PHA)  en  RPMI  1640  completo  al  10%  de  SFB  decomplementado 

















Se  sembraron 100  μL de  células  a una  concentración de 5x105  cel/mL por  cada 
punto experimental en placas de 96 pocillos de fondo redondo. Las células se lavaron con 











IgG (isotipo)  mc, ratón, PE  0,06  BD Pharmingen 
CD4 (anti‐CD4)  mc, ratón, FITC 0,05 Invitrogen
CD8 (anti‐CD8)  mc, ratón, FITC 0,05 Invitrogen
mc: monoclonal. 











Para analizar  la expresión de proteínas en el  interior de  las células, es necesario 
permeabilizar su membrana con una solución de permeabilización que contiene saponina 
al 0,1% en PBS con 5% de SFB.  
En  el  caso  del  marcaje  en  células  Jurkat,  se  sembraron  100  μL  de  células  en 
suspensión  a  una  concentración  de  5x105  cel/mL  por  cada  punto  experimental  sobre 
placas de 96 pocillos de  fondo  redondo. Las células se  lavaron con PBS y se  fijaron con 
paraformaldehído  al  1%  en  PBS  durante  10 minutos.  La  permeabilización  se  realizó  a 
continuación con 100 μL de solución de permeabilización durante 10 minutos. Luego, se 

















17x106  blastos  T  fueron  re‐estimulados  con  10  ng/mL  de  PMA  (Phorbol  12‐
myristato 13‐acetato) y con 600 nM de  ionomicina (ionóforo de calcio) que estimulan  la 
célula  a  través  de  la  activación  de  la  PKC  y  la  consiguiente  producción  de  citoquinas 
durante  2 horas  a  37ºC.  8x106  blastos  T  se dejaron  sin  re‐estimular  y  se usaron  como 
control negativo (Del Rey et al., 2006). 
Previamente  a  realizar  el  ensayo  de  citotoxicidad,  las  células  efectoras  se 
marcaron con  la sonda fluorescente Cell Tracker Green (CTG, 5- chloromethylfluorescein 
diacetate, Invitrogen) para poder analizar la muerte celular específica de las células diana 
(CGT  negativas).  CTG  es  un  reactivo  fluorescente  verde  que  atraviesa  libremente  la 




Para marcar  con CTG,  se  centrifugaron  los blastos T durante 5 minutos  a 1.200 
rpm, se descartó el sobrenadante y el pellet se resuspendió en 1 mL de PBS que contenía 
CTG 0,1 mM por cada 2x106 células. Las células se incubaron durante 10 minutos a 37ºC y 
seguidamente  se  centrifugaron  durante  15  segundos  a  10.000  rpm.  Posteriormente  se 
eliminó  el  sobrenadante,  se  resuspendió  el  pellet en  1  mL  de  medio  completo 
decomplementado y se  incubó durante 30 minutos a 37ºC. Más  tarde, se centrifugaron 
las  células  durante  15  segundos  a  10.000  rpm  y  se  resuspendieron  en  el  volumen 
adecuado  de medio  completo  decomplementado  para  que  su  concentración  fuera  de 
5x106 cel/mL.  
Para  realizar  el  ensayo de  citotoxicidad,  se  empleó una placa de  96 pocillos de 




Este  ensayo  también  se  realizó  en  presencia  de  EGTA  como  inhibidor  de  la 




(FasL  y  TRAIL)  asociados  a  exosomas  para  analizar  la muerte  debida  exclusivamente  a 
ligandos mortales de  superficie. En este  caso es necesario  complementar el medio  con 
MgCl2, para que actúe como sustituto del  ion calcio y así amortiguar  los  fenómenos de 
ósmosis. Además, se empleó en todos los casos medio completo decomplementado para 

















Para ver el papel que  juega cada uno de  los  ligandos mortales  (FasL y TRAIL)  se 





clon NOK1), de manera  individual y  conjunta. Se añadieron a una  concentración de 10 
μg/mL  y  se  incubaron  durante  1  hora  en  un  incubador  termostatizado  a  37ºC.  Se 
centrifugaron  las células Jurkat durante 5 minutos a 1.500 rpm, se resuspendieron en el 
volumen adecuado de medio completo para que su concentración fuera de 5x105 cel/mL  
y  se  sembraron  en  una  placa  de  96  pocillos  de  fondo  plano.  Se  añadieron  100μL  de 
suspensión de células  Jurkat por pocillo. Seguidamente se centrifugó  la placa durante 2 
minutos  a  3.500  rpm,  se  descartó  el  medio  y  se  añadió  100  μL  por  pocillo  de  los 
sobrenadantes  procedentes  de  los  blastos  re‐estimulados  (con  o  sin  anticuerpos 
























fluoróforo  APC  (allophyllocyanin)  detectable  en  el  canal  de  fluorescencia  FL‐4  del 




Para  realizar el marcaje  se  centrifugaron  las placas en  las  cuales  se hicieron  los 
ensayos de citotoxicidad durante 2 minutos a 3.500 rpm. Se eliminó el sobrenadante y se 
añadió 100 μL de  tampón ABB  (annexin binding buffer), 2 μL de Ann‐V‐APC o 1,5μL de 







Con el objetivo de encontrar una dosis  subletal de DeBQ  (Sigma),  se utilizó una 
modificación del método de Mossman (Alley et al., 1988) para determinar la proliferación 
celular  tras el  tratamiento  con drogas  citotóxicas. Este método  relaciona el número de 
células viables con la cantidad de cristales de azul formazán, insolubles en medio acuoso, 
producidos por oxidación del bromuro de dimetil‐tiazolil‐tetrazolio (MTT). La cantidad de 
cristales  formados  es  proporcional  a  la  proliferación  celular,  lo  que  excluye  tanto  la 
inhibición  del  crecimiento  como  la muerte  celular.  Para  poder  distinguir  entre  ambos 
efectos se realizó de manera simultánea al ensayo con MTT, el contaje con azul Trypan. 
Las  células  se  cultivaron  a una densidad de 5x105  cel/mL en el  caso de  la  línea 
celular  Jurkat  y de 1x106  cél/ml en el  caso de  los blastos T en placa de 96 pocillos de 
fondo  plano,  con  un  volumen  de  100  μl/pocillo  y  al  menos  4  pocillos  por  punto 
experimental,  en  ausencia  o  presencia  de  diferentes  concentraciones  de  DeBQ.  Las 







este  tiempo  los cristales de  formazán  formados se disolvieron añadiendo a cada pocillo 
100 μl de  isopropanol y agitando en una placa vibradora. Se midió  la absorbancia de  los 
pocillos  a  550  nm  en  un  lector  de  placas  (MR5000,  Dynatech)  frente  a  los  blancos 
apropiados  (medio  de  cultivo  sometido  al  mismo  procedimiento  que  los  cultivos 
celulares). Los resultados se presentaron como porcentaje de crecimiento de  las células 
expuestas a  las distintas concentraciones de DeBQ  frente al control, constituido por  los 
cultivos sin DeBQ. 




en  la  inhibición  del  tráfico  vesicular.  Para  ello  se  realizó  el  análisis  de  la  expresión  de 
TRAIL mediante citometría de flujo como se describe en el apartado 2.  
3.5. ANALISIS ESTADÍSTICO 




de  p  <0,05.  Los  datos  estadísticos  han  sido  analizados  usando  el  software  SPSS  for 
Windows Release 15.0 (SPSS Inc.). 
 
  En  la  Figura  4 se  muestra  un  esquema  representando  el  procedimiento 
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basales y  tras  la estimulación con PHA durante 5 minutos  (5min), 1 hora  (1h) y 7 horas 
(7h). Tras  los tiempos de estimulación  indicados,  la PHA se eliminó  lavando  las células 3 
veces  con  PBS  y  trascurrida  1  hora,  se  realizó  el  marcaje  tal  y  como  se  indica  en 
Materiales y Métodos para analizar la expresión de TRAIL mediante citometría de flujo. 
  Los  datos  se muestran  en  unidades  arbitrarias  (UA)  de  fluorescencia  y  son  los 
obtenidos  tras  restar  a  la  fluorescencia  media  del  marcaje  de  TRAIL  (fluorescencia 
específica),  la  fluorescencia  media  del  marcaje  del  control  de  isotipo  (fluorescencia 
inespecífica). 
  La expresión basal de TRAIL en superficie fue de 1,02 UA y aumentó hasta 3,93 UA 
















































Figura 5. Gráfica que  representa  el promedio de  la  expresión de  TRAIL  en  superficie  (blanco)  y  la
expresión de TRAIL total (gris) en la línea celular Jurkat, estimulada a distintos tiempos con PHA (sin






















  Se  analizó  la expresión de TRAIL en PBLs  recién  aislado de  sangre periférica.  La 
expresión de TRAIL tanto en superficie como total en PBLs fue mínima tal y como se había 
descrito previamente (Martinez‐Lorenzo   et al., 1998; Jeremias et al., 1998).   Solamente  






TRAIL PHA 5 min.
TRAIL PHA 1 h.
TRAIL PHA 7 h.
Expresión de TRAIL (superficie)






Figura  6.  Expresión  de  TRAIL  en  superficie  y  total  en  la  línea  celular  tumoral  Jurkat
analizado mediante citometría de  flujo a distintos  tiempos de estimulación con PHA  (sin


















  La  expresión  basal  en  superficie  de  TRAIL  en  blastos  T  CD4+  fue  de  0,25  UA 
aumentando hasta un valor máximo 1,48 UA a 5min con el estímulo de PHA para volver a 
descender a 0,70 UA tras 1h de estimulación (Figura 8).  







Figura  7.  Expresión  comparada  de  TRAIL  en  superficie  y  total  de  PBLs  y  de  blastos  T,
analizado mediante  citometría de  flujo a distintos  tiempos de estimulación  con PHA  (sin
estimular, estimulación de 5min). 
control IgG
TRAIL sin PHA (PBLs)
TRAIL PHA 5 min. (PBLs)
TRAIL PHA sin PHA (blastos T)

























CD8+  sin estimular,  siendo de 0,28 UA, descendiendo a valores negativos  (‐0,2 UA  tras 
5min  de  estimulación),  o  prácticamente  nulos  (0,05  UA  tras  1h  de  estimulación).  En 




































Expresión de TRAIL (blastos T CD4+)
TRAIL superficie
TRAIL total
n = 4 MEDIA
   ± SEM
Superficie sin PHA 0,25   ± 0,30
PHA 5 min 1,48   ± 0,54
PHA 1h 0,70   ± 0,43
Total sin PHA 1,23   ± 0,87
PHA 5 min 1,60   ± 0,64
PHA 1h 2,55   ± 1,27
Figura 8. Gráfica que representa el promedio de  la expresión de TRAIL en superficie  (blanco) y  la
expresión  de  TRAIL  total  (gris)  en  la  subpoblación  de  blastos  T  CD4+,  estimulados  a  distintos
tiempos  con  PHA  (sin  estimular,  estimulación  de  5min  y  de  1h).  En  la  tabla  de  la  derecha  se
muestran los datos numéricos de la gráfica (media ± SEM). 
MEDIA    ± SEM
Superficie sin PHA 0,28   ± 0,59
PHA 5 min ‐0,20   ± 0,64
PHA 1h 0,05   ± 0,36






























Figura 9. Gráfica que representa el promedio de  la expresión de TRAIL en superficie  (blanco) y  la
expresión  de  TRAIL  total  (gris)  en  la  subpoblación  de  blastos  T  CD8+,  estimulados  a  distintos





  En  la Figura 10 se muestran  los histogramas del marcaje de TRAIL en superficie y 
















  Se analizó  la capacidad citotóxica de  los blastos totales reestimulados con PMA e 
inomicina  frente  a  células  diana  (línea  celular  Jurkat)  inhibiendo  y  sin  inhibir  los 
mecanismos  de  exocitosis  granular  y  secreción  de  ligandos  mortales  asociados  a 
exosomas.  
  Además,  los  sobrenadantes  derivados  de  la  reestimulación  de  blastos  fueron 
recolectados  y  se  enfrentaron  ante  la  misma  línea  celular  para  evaluar  también  su 
capacidad citotóxica. 
 
Expresión de TRAIL (superficie)









TRAIL PHA 5 min.
TRAIL PHA 1 h.
Expresión de TRAIL (superficie)













4.4.1 Citotoxicidad de  los blastos T  sin  inhibir  la exocitosis granular y  la  secreción de 
ligandos mortales (FasL y TRAIL) asociados a exosomas. 
4.4.1.1 Citotoxicidad de los blastos T 
  Cuando  no  se  inhibe  la  exocitosis  granular  ni  la  secreción  de  ligandos mortales 
asociados a exosomas se observa que, tanto los blastos no reactivados como reactivados 
son capaces de inducir la muerte de las células Jurkat, aunque la reactivación con PMA e 
ionomicina  aumenta  la  capacidad  citotóxica  de  los  blastos  T  siendo  el  porcentaje  de 















































































Sobrenadante blastos T sobre Jurkat





de  células  Ann‐V  positivas  (abajo).  Los  blastos  T  no  fueron  reestimulados  (sin  activar)  o  bien  se 
reestimularon  durante  2h  con  PMA  e  ionomicina  (activados).  Por  una  parte  se  analizó  la  capacidad 
citotóxica de los blastos frente a las células diana (Jurkat) una vez han sido secretados los ligandos mortales 







valor  calculado  a  partir  de  la  resta  del  porcentaje  de  células  anexinas  positivas  del 
sobrenadante procedente de  los blastos T reestimulados menos el porcentaje de células 
anexinas positivas del sobrenadante procedente de los blastos T no reestimulados. 
  El  sobrenadante obtenido  tras  la  reestimulación de  los blastos  T  (sobrenadante 
activado) resultó ser el más citotóxico (17,37% de citotoxicidad específica). 
 Cuando  el  sobrenadante  activado  fue  preincubado  con  RIK2  (anticuerpo  anti‐









































en  los que no se  inhibe  la exocitosis granular ni  la secreción de exosomas y los que sí se 
inhibe, el comportamiento de los sobrenadantes obtenidos previamente, fue lógicamente 
similar.  De  nuevo,  el  sobrenadante  derivado  de  la  reestimulación  de  los  blastos  T 
(sobrenadante activado) resultó ser el más citotóxico (16% de citotoxicidad específica) y 
de nuevo  la preincubación con  los anticuerpos RIK2, NOK1 o ambos redujo  la capacidad 

































































Sobrenadante blastos T sobre Jurkat





de  células  Ann‐V  positivas  (abajo).  Los  blastos  T  no  fueron  reestimulados  (sin  activar)  o  fueron 













  Se  realizó  un  primer  ensayo  dosis‐respuesta  empleando  un  rango  de 
concentraciones de DeBQ entre 60 μM y 7,5 μM (Figura 13). A estas dosis, la viabilidad en 































































































  En el caso de  los PBLs se observa que su viabilidad es superior a  la de  las células 
Jurkat, siendo a la dosis de 6 μM del 63,28% en el contaje de Trypan, y del 27,88% en el 
MTT (Figura 15). En el resto de dosis, la viabilidad de los PBLs aumenta significativamente 










































































































entre  los  encontrados  en  las  células  Jurkat  y  los  PBLs  (Figura  16).  El  porcentaje  de 








































































































Blastos T; DeBQ (MTT)
n = 3











  En  el  caso  de  las  células  Jurkat  (Figura  18),  se  observó  que  en  las  células 













































n (CTRL) = 7
n (DeBQ) = 1
Figura 18. Gráfica que representa el promedio de expresión de TRAIL en superficie y
la expresión de TRAIL total en células Jurkat sin pretratar con DeBQ y pretratadas con

















este  ligando mortal para analizar  cuáles  son  los mecanismos de  resistencia a TRAIL. Se 
han  generado  2  sublíneas  celulares  procedentes  de  las  líneas MM1S  y  H929  (ambas 
procedentes de un mieloma múltiple) más  resistentes a TRAIL que  las  líneas parentales 
tras el cultivo de ambas en presencia constante de TRAIL en el medio de cultivo. 
4.7.1 Sublínea celular H929 resistente a TRAIL. 
  El  tratamiento  de  la  línea  H929  comenzó  con  una  dosis  de  200  ng/mL 
alcanzándose unos niveles de muerte basal  similar a  la  línea parental pasados 21 días. 
Tras 1 semana de resistencia a esta dosis, se duplicó a 400 ng/mL. La sublínea generada 
resultó  ser  parcialmente  resistente  a  esta  nueva  dosis  de  TRAIL,  mostrando  una 































n (CTRL) = 4




















  Para analizar  los mecanismos de  resistencia a TRAIL en  la  sublínea generada,  se 
comenzó  cuantificando  los  niveles  de  expresión  de  DR4  y  DR5  (receptores  pro‐
apoptóticos de TRAIL) y, DcR1 y DcR2 (receptores señuelo de TRAIL) mediante citometría 
de flujo (Figura 21).  
Los  resultados obtenidos muestran una marcada disminución   de  los niveles de 
DR5 en  la  sublínea H929  resistente  a TRAIL  a día 25, en  comparación  a  los de  la  línea 
parental H929. El  receptor DR4 parece disminuir su expresión de manera discreta en  la 

































200 ng/mL 400 ng/mL
* *
* Determinación de TRAIL-Rs
H929

























































* Determinación de TRAIL-Rs
MM.1S







TRAIL-Rs día 25 (H929 sin tratar)












obtenidos mediante  citometría  de  flujo,  siguieron  un  patrón  similar  al  obtenido  en  la 
sublínea H929 observándose una disminución  considerable de  los niveles de DR5 en  la 
sublínea  resistente  a  TRAIL, en  comparación  con  los de  la  línea parental  a día 25, una 
discreta disminución de  la expresión del receptor DR4 en  la  línea parental respecto a  la 
















TRAIL-Rs día 25 (H929 sin tratar)











  En  el  presente  trabajo  se  han  estudiado  distintos  aspectos  de  la  expresión  y 
secreción del ligando mortal TRAIL en células hematológicas humanas. Se ha estudiado el 
patrón de expresión de TRAIL en  condiciones basales  y  tras  la estimulación  con PHA  a 
distintos  tiempos  tras  los  cuales,  la  PHA  se  eliminó  y  trascurrida  1  hora,  se  realizó  el 
análisis de la expresión de TRAIL. Para ello, se han empleado células tumorales como es el 




de  flujo. En  las células  Jurkat,  la expresión basal de TRAIL es  sobre  todo  intracelular ya 
que  la mayor parte de  la  fluorescencia específica  se observa en el marcaje  total  (TRAIL 
total  =  extracelular  +  intracelular)  mientras  que  apenas  se  observa  fluorescencia 
específica en el marcaje de superficie. Además, se ha observa una relación directa entre la 
estimulación  con  PHA  y  el  aumento  en  la  expresión  de  TRAIL.  Este  aumento  de  la 
expresión  es  rápido  en  el  tiempo  ya  que  se  observa  tras  5 minutos  de  estimulación  y 














  En estudios previos  realizados por nuestro  grupo  se observó mediante Western 
blot que la expresión de TRAIL en células Jurkat descendía en pequeña proporción tras 1 
hora y sobre todo se producía un marcado descenso tras 7 horas de estimulación con PHA 
sugiriendo  que  TRAIL  era  secretado  al  medio  junto  a  FasL  por  estas  células  tras  su 
estimulación (Martinez‐Lorenzo et al., 1998, Monleon et al., 2000).  
En  el  presente  trabajo  se  ha  analizado  además  la  expresión  de  TRAIL  tras  5 
minutos  de  estimulación  con  PHA  y  los  datos  obtenidos mediante  citometría  de  flujo 
están  de  acuerdo  con  los  obtenidos  anteriormente  sugiriendo  también  que  TRAIL  es 















También  se ha  analizado  la expresión de  TRAIL en  células hematológicas  sanas, 
PBLs y blastos T. Los PBLs recién aislados de sangre periférica no expresan TRAIL ni a nivel 
extracelular ni intracelular y no se produce ningún aumento tras la estimulación con PHA 
durante 5 minutos.  Sólo en  los blastos T generados a partir de  los PBLs  se observa un 
claro  incremento de expresión de TRAIL siendo éste casi exclusivamente a expensas de 














Los  datos  obtenidos  mediante  citometría  de  flujo  en  el  presente  trabajo  están  en 
consonancia con lo descrito previamente. A diferencia de lo observado en células Jurkat, 
en  los  blastos  T  apenas  se  observa  un  incremento  de  la  expresión  de  TRAIL  tras  la 
reestimulación con PHA durante 5 minutos. 
  También  se  ha  analizado  la  expresión  de  TRAIL  en  las  dos  principales 
subpoblaciones de blastos T, CD4+ y CD8+. El comportamiento de los blastos T CD4+ fue 
distinto  al  obtenido  en  las  células  Jurkat,  pese  a  que  éstas  son  linfocitos  T  tumorales 
CD4+. Mientras que los niveles de TRAIL en superficie siguieron un patrón similar al de las 
células  Jurkat,  los  niveles  de  TRAIL  intracelular  tras  5  minutos  de  estimulación  son 
prácticamente nulos ya que el valor de TRAIL total correspondería casi íntegramente al de 




  En el caso de  los blastos T CD8+, el nivel de expresión basal fue  inferior al de  los 
blastos T CD4+. Apenas se observó expresión de TRAIL en superficie. En cambio, a nivel 
intracelular se observó un comportamiento similar al observado previamente en células 
Jurkat,  aunque en este  caso  con una  cinética más  rápida  ya que el descenso de TRAIL 
intracelular se produce ya tras 1 hora de estimulación con PHA. 
  En resumen, a pesar de  la variabilidad observada en  los experimentos realizados 




una  síntesis  de  novo  intracelular  rápida  tras  la  estimulación  con  PHA  para  luego  ser 




subpoblaciones podrían  reflejar su diferente  función en  la respuesta  inmune  fisiológica. 
Los  linfocitos  T  CD4+,  ejercen  una  función  fundamentalmente  colaboradora  y  de 
regulación de la respuesta inmune (usando para ello entre otros mecanismos la secreción 
de ligandos mortales como TRAIL), mientras que los linfocitos T CD8+ ejercen una función 
fundamentalmente  citotóxica,  entre  cuyos  mecanismos  efectores  se  encuentra  la 
secreción  de  ligandos mortales  como  TRAIL.  Por  ello,  resulta  lógico  que mientras  los 



















Para  profundizar  en  el  estudio  de  la  secreción  de  TRAIL  en  blastos  T,  se  han 
realizado ensayos de citotoxicidad sobre la línea celular tumoral Jurkat empleando tanto 
sin PHA PHA 1 h.PHA 5 min.
Expresión de TRAIL (blastos T CD4+)
sin PHA PHA 5 min. PHA 1 h.






los  propios  blastos  T  como  los  sobrenadantes  obtenidos  a  partir  de  ellos  tras  la 
reactivación con PMA e ionomicina. 
  Los  datos  obtenidos  corroboran  que  el  principal  mecanismo  citotóxico  de  los 
blastos  T  es  el de  la exocitosis  granular  (sistema de perforina  y  granzimas)  y que  este 
mecanismo  se  incrementa  tras  la  reactivación  de  los  blastos  T.  Cuando  la  exocitosis 
granular  se  ve  inhibida  por  la  acción  de  EGTA,  la muerte  de  las  células  diana  (Jurkat) 
prácticamente  no  aumenta  respecto  a  la muerte  de  basal,  indicando  que  los  ligandos 
mortales de superficie (FasL y TRAIL) apenas intervienen en la actividad citotóxica ejercida 
directamente por  los blastos T, debido sobre todo a que  la mayor parte de  los  ligandos 
mortales han sido secretados al exterior previamente asociados a exosomas.  
Como  se  ha  descrito  previamente,  la  reactivación  de  los  blastos  T 






   Para determinar el papel  relativo que ejerce  cada uno de  los  ligandos mortales 
(FasL y TRAIL) se preincubaron los sobrenadantes con anticuerpos bloqueantes de ambos 




  El compuesto DeBQ se ha descrito que entre otros efectos, es capaz de  inhibir  la 
proteína VCP (valosin‐containing protein), una ATPasa implicada en el tráfico vesicular (Ye 
et  al.,  2001),  entre  otras  funciones.  Además,  se  ha  descrito  que  DeBQ  (inhibidor 
específico de VCP)    tiene un efecto citotóxico   sobre  tumores  (Chou et al., 2011). En el 
presente  trabajo  se  han  realizado  ensayos  dosis‐respuesta  para  analizar  la  capacidad 








Se  ha  descrito  que  la  proteína  VCP  está  implicada  en  la  progresión  en 
determinados  tipos de  cáncer  (Yamamoto et al., 2003) de modo que es posible que  la 
inhibición  de  esta  proteína  por  el  DeBQ  afecte  de  manera  diferencial  a  las  células 
tumorales.  La muerte  inducida  por  el DeBQ  debería  estar  asociada  con  apoptosis  por 
estrés  en  el  retículo  endoplasmático  aunque  esto  no  está  demostrado 
experimentalmente. 
  En  cuanto al efecto del DeBQ en  los mecanismos de  secreción de exosomas,  se 
observó que el pretratamiento de  las células  Jurkat con DeBQ no modificó  la expresión 




















mortal  para  analizar  cuáles  son  los  mecanismos  de  resistencia  a  TRAIL.  En  las  dos 
sublineas  generadas  a  partir  de  las  líneas  provenientes  de mieloma múltiple,  H929  y 
MM1S. Se ha observado que el receptor pro‐apoptótico DR5 disminuye respecto a ambas 
líneas parentales mientras que el receptor pro‐apoptótico DR4 no varía su expresión en 
las  sublineas  resistentes.  Se  ha  descrito  que  DR5  es,  de  los  dos  receptores  pro‐
apoptóticos, es el que trasmite más eficientemente la señal apoptótica (Gomez‐Benito et 
al., 2007).  En este  sentido,  los datos parecen  indicar que  las  células H929  y MM1S en 









1. Existen  diferencias  entre  los  patrones  de  expresión  de  TRAIL,  en  superficie  o 
intracelular,  entre  la  línea  hematológica  tumoral  Jurkat  y  linfocitos  T  activados 
(blastos  T)  provenientes  de  donantes  sanos  así  como  entre  las  subpoblaciones  de 
blastos T CD4+ y CD8+. 
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